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INTRODUCTION
La bronchite infectieuse (BI) est une maladie virale de 
distribution mondiale, très fréquente et très contagieuse. 
Elle entraîne de grandes pertes dans la production 
d’oeufs et le gain de poids, et peut aussi provoquer des 
saisies à l’abattoir. Le virus de la bronchite infectieuse 
aviaire (IBV) présente une grande diversité génétique 
et antigénique (Cavanagh, 2007). Régulièrement, des 
vagues épidémiques liées à l’émergence de nouvelles 
souches d’IBV sont observées dans le monde (Cook et al., 
2012; Stooker, 2013). Depuis la description de la première 
souche Massachusetts aux USA à la fin des années 1930, 
d´autres virus, mutants et pathogènes, sont apparus: 
variants américains dans les années 1970 (Arkansas), 
variants néerlandais (type Doorn) dans les années 1980, 
variants anglais (793B) dans les années 1990, variant 
Italien (Italy 02) et variant chinois (Qx) dans les années 
2000 (Jackwood, 2012).
La maladie continue à causer des pertes économiques très 
importantes dans le monde entier. Elle est responsable 
d’environ deux tiers des infections respiratoires aviaires 
en Europe (Worthington et al., 2008). Toutefois la 
compréhension de l’épidémiologie de la BI dans chaque 
pays doit tenir compte de l’épidémiologie globale régissant 
la circulation de l’IBV partout dans le monde. Ainsi, le 
présent article résume la distribution épidémiologique et 
l’évolution de l’IBV dans les différents pays du monde.
VIRUS DE LA BRONCHITE INFECTIEUSE 
AVIAIRE EN EUROPE
L’IBV est le virus aviaire le plus étudié en Europe (De Wit 
et al., 2011). Les premiers rapports sur l’IBV ont décrits 
principalement le génotype Massachussetts (Mass), ainsi le 
développement, en Angleterre, des techniques de culture de 
l’IBV sur des cultures d’organes de trachée pour l’isolement 
et le sérotypages de ce virus a fait une révolution dans 
l’identification et la caractérisation de nouveaux variants 
(Darbyshire, 1980). Par conséquent, plusieurs variants 
de l’IBV ont été publiée dans les années quatre-vingt en 
Angleterre et en Hollande (Cavanagh et al., 1988). 
En 1991, un génotype unique, désigné 793B (4/91) a été isolé 
pour la première fois en Angleterre (Cook et al., 1996), mais 
une étude rétrospective réalisée par Cavanagh et al., (1998) 
a montré l’existence de ce génotype en France depuis 1985. 
Plusieurs variants d’IBV ont été isolés dans nombreux pays 
européens, notamment en Angleterres (Gough et al., 1992), 
France (Picault et al., 1986), Belgique (Meulemans et al., 
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1987), Italy (Zanella et al., 2000, 2003), et en Espagne 
(Dolz et al., 2006, 2008). Beaucoup de ces variants, voir 
la majorité, ont été détectée pendant une brève période, 
avec une importance limitée. Cependant, il y en avait 
d’autres qui ont fait une grande épidémie de cette maladie 
en Europe, avec des pertes économiques très considérables. 
Un exemple de ce variant est le B1648 qui a été détecté 
pour une courte durée au cours des années 1990 et qui a été 
principalement associée à des problèmes rénaux chez des 
élevages vaccinés en Belgique et les pays voisins. 
Un autre exemple de variant émergent, mais avec une grande 
importance non seulement en Europe, mais à l’échelle 
internationale, le variant appelée diversement 4/91, 793B 
et CR88 (IB 4/91) (Gough et al., 1992; Parsons et al., 1992; 
Stooker, 2013). Ce variant a émergé au début des années 
1990, il était associée à des problèmes principalement 
néphropathologiques dans les élevages bien vaccinés. IB 
4/91 s’est propagé rapidement dans nombreuses parties 
du monde et son contrôle a nécessité le développement 
d’un vaccin vivant atténué, commercialisé actuellement 
à l’échelle internationale. Ce virus continue d’être une 
préoccupation majeure dans les élevages avicoles dans 
plusieurs pays du monde. En revanche, jusqu’à l’heure 
actuelle aucun cas n’a été signalé aux Etats-Unis.
Récemment, l’utilisation des technologies moléculaires, 
notamment la RT-PCR et le séquençage ont permis une 
augmentation de la détection de nouveaux variants d’IBV 
dans l’Europe (Worthington et al., 2008). Cependant, il est 
important de se rappeler que la détection d’un variant par 
des méthodes moléculaires ne signifie pas nécessairement 
que le virus concerné cause des problèmes majeurs de la 
maladie. Ceux-ci peut être illustrée par le variant IB italien 
02 (Italy 02). Ce virus semble être facilement détectable 
par RT-PCR (Jones et al., 2005; Dolz et al., 2006), mais il 
est difficile à isoler, et son association avec une épidémie 
mondiale reste à établir (De Wit et al., 2011). 
Un autre exemple de variant est le Qx. Cette souche est 
facilement isolée et détectée par RT-PCR, elle est associée à 
de grande perte avicole, notamment chez la poule pondeuse 
et reproductrice , elle est responsable du syndrome de fausses 
pondeuses avec des chutes dans la production d’oeufs. Chez 
le poulet de chair, elle est associée à des problèmes rénaux 
et respiratoires. Ce variant a été initialement décrit en Chine, 
causant des proventriculites chez le poulet de chair, à la fin 
des années 1990 (Yu et al., 2001), ensuite il a été détecté 
tout au long de la Russie (Bochkov et al., 2006), et il est 
apparue dans beaucoup de pays de l’Europe (Beato et al., 
2005; Benyeda et al., 2009; Stooker, 2013). Bien qu’aucun 
vaccin homologue n’est disponible jusqu’à présent, mais un 
certain succès a été rapporté dans le contrôle de ses effets à 
l’aide des vaccins BI disponibles sur le marché (Terregino 
et al., 2008; De Wit et al., 2009).
VIRUS DE LA BRONCHITE INFECTIEUSE 
AVIAIRE EN AMÉRIQUE
La bronchite infectieuse aviaire a pour la première fois été 
observée dans le Nord Dakota aux Etats-Unis (USA) en 
1930, Ainsi l’étiologie virale a été décrite par Schalm et 
Beach (1936), les premières cultures sur œufs embryonnés 
ont été réussies par Beaudette et Hudson (1937). Ensuite 
plusieurs rapports ont décrits plusieurs variants de l’IBV 
circulant aux USA (Fabricant et al., 1998; De Wit et al., 
2011; Jackwood, 2012; Cook et al., 2012). 
Dans le cadre d’une étude d’épidémio-surveillance 
rétrospective, étalée sur onze ans et en utilisant le 
génotypage par RT-PCR, Jackwood et al. (2005) ont 
identifié 82 variants de l’IBV au USA, principalement 
Mass, Connecticut (Conn), JMK, Holte, Gray et Iowa, 
avec une prévalence maximale du génotype connu 
Arkansas (Ark).
En 2008, deux variants de l’IBV (GA07 et GA08), causant 
des symptômes respiratoires aiguë et pour les quelles les 
vaccins Mass et Ark ne protègent pas, ont été isolés dans 
les élevages de poulet de chair à l’Etat de Georgia et au sud 
de la Californie. L’analyse moléculaire de la glycoprotéine 
S1 a montré que les deux variants possèdent une séquence 
unique du gène S1 (De Wit et al., 2011; Jackwood, 2012).
En Amérique latine, Mass a été isolé pour la première 
fois au Brésil (Hipólito, 1957), cependant le variant Ark, 
endémique dans le continent américain, n’a été identifié 
qu’en 1986 (De Wit et al., 2011). Récemment, plusieurs 
génotypes ont été identifiés au Brésil par des études 
moléculaires de la glycoprotéines S1 (Montassier et al., 
2006, 2008), tandis qu’aucune expérimentation clinique 
pour évaluer la protection du vaccin H120 (unique vaccin 
utilisé dans ce pays) n’a été étudiée (Jackwood, 2012).
Hidalgo et al. (1976) ont décrit le premier isolement de 
l’IBV au Chili en 1975 (serotype Mass). Dans les années 
1980, l’IBV a été identifié comme une cause majeur des 
problèmes respiratoires dans les élevages de poulets de 
chair, ainsi les sérotypes Mass et Conn ont été isolés. 
Au Mexique, après l’isolement du sérotype Ark au début 
des années 1990 (De Wit et al., 2011), l’utilisation des 
méthodes moléculaires ont permis l’identification, dans 
les élevages de poulets de chair, des variants locaux 
propres à ce pays (Gelb et al., 2001).
De façon assez surprenante, les variants IBV n’ont 
pas été rapporté en Argentine jusqu’à très récemment, 
lorsque Rimondi et al. (2009), en utilisant uniquement 
les techniques moléculaires, ont détecté trois groupes de 
génotypes uniques à ce pays (en plus de Mass et Conn); Des 
techniques similaires ont été utilisée quelques années plus 
tôt en Colombie, et ils ont caractérisé génétiquement pour 
la première fois un variant local (Alvarado et al., 2005). 
VIRUS DE LA BRONCHITE INFECTIEUSE 
AVIAIRE EN AUSTRALIE
En raison de la situation géographique de ce continent, 
l’Australie est l’unique continent où l’IBV a toujours 
évolué d’une façon indépendante du reste du monde 
(Ignjatovic et al., 2006). Plusieurs variants ont été isolés 
et caractérisés depuis le début des années 1960 (Cumming, 
1963) et dont les analyses in vivo ont été réalisées avec ces 
variants, en particulier le serotype Australien «T» (Klieve 
and Cumming, 1988). L’utilisation des deux anticorps 
monoclonaux dirigés contre les protéines majeures de 
l’IBV et les études moléculaires basées principalement sur 
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le séquençage, a révélé plusieurs variants très différents 
des souches de références internationales (Ignjatovic et al., 
2006). Ignjatovic et al. (2002) dans le cadre d’une étude 
comparative, rétrospective, moléculaire et pathogénique 
de 25 souches australiennes, isolées entre 1960 et 1990. 
Ces auteurs, en utilisant les résultats du séquençage du 
fragment S1, ont classés les isolats de l’IBV en trois 
groupes, le premier regroupe les souches classiques, 
tandis que 2ème et 3ème groupes contiennent les nouvelles 
souches émergentes en Australie. Pour l’étude clinique de 
pathogénicité, parmi 12 souches d’IBV isolées entre 1961 
et 1976, neuf ont eu un tropisme néphropathogènique. 
Cependant, seulement trois sur 13 souches isolées entre 
1981 et 1994 ont été associés à des néphrites. Les auteurs 
ont suggéré un changement dans le tropisme tissulaire 
des souches d’IBV dans le temps, ainsi les souches très 
néphropathogène isolées entre (1960 à 1970) ont changé 
du tropisme pour les voies respiratoires dominant dans les 
années 1980 et au début des années 1990. 
VIRUS DE LA BRONCHITE INFECTIEUSE 
AVIAIRE EN ASIE
Au cours de ces dernières années, de nombreuses études 
ont été réalisées dans différents pays du continent 
asiatique. 
En Malaisie, où l’IBV a été isolé pour la première fois en 
1967, des variants ont été identifiés depuis 1976 (Lohr, 
1977). Plus récemment, des études épidémiologiques et 
moléculaires rétrospectives sur des souches isolées en 
Malaisie et Singapour ont montré la co-circulation de 
plusieurs variants avec la souche classique Mass (Yu et al., 
2001). Ces variants présentent un maximum d’homologie 
moléculaire avec des variants isolés en Chine et au Taiwan 
(Yu et al., 2001). Ces auteurs ont suggéré que les variants 
identifiés ont circulé en Asie depuis très longtemps. 
Cette constatation a été corroborée par l’étude de Zulperi 
et al. (2009), qui ont utilisé le séquençage et l’analyse 
phylogénétique pour étudier deux variants isolées en 
Malaisie avec 10 années d’intervalle. Le premier isolat 
a été semblable à plusieurs variants chinois, tandis que 
l’autre a été caractérisée comme nouveau variant unique à 
la Malaisie, cependant aucune étude de protection croisée 
n’a été effectuée sur ces variants. 
Depuis les années 1950, l’IBV a causé des pertes 
économique très importantes en Thaïlande malgré 
l’utilisation de nombreux vaccins. Une étude moléculaire 
par l’analyse phylogénétique du gène S1 a identifié deux 
groupes de variants IBV en Thaïlande: le premier groupe 
était unique au pays, tandis que le deuxième groupe a 
montré une relation génétique très étroite avec des variants 
chinois, y compris le variant émergent A2 (Pohuang et al., 
2009). Les mêmes auteurs ont publié en 2011, l’apparition 
d’un nouveau variant, par une recombinaison homologue 
naturelle sur la partie S1 du génome de l’IBV. Cette 
recombinaison a été identifiée entre la souche locale et le 
variant Qx (Pohuang et al., 2011).
Les variants de l’IBV ont été associés à des épidémies de 
la maladie en Corée au milieu des années 1980 (Song et 
al., 1998). Initialement, les vaccins à base de la souche 
Mass ont permis de maîtriser la maladie, mais depuis 
1990, des épidémies ont été observées dans des élevages 
vaccinés, avec un accroissement de l’incidence des 
troubles néphropathologiques. Des études récentes ont 
rapporté davantage la diversité génétique des variants 
coréen isolés à partir des élevages infectés; dont certains 
étaient indigène au pays, tandis que d’autres partagent des 
relations génétique avec les variants des pays de la région 
(Lee et al., 2008). 
Au Japon, Mase et al. (2004) ont fait une étude moléculaire 
détaillée des variants de l’IBV. Ces auteurs ont identifié 
trois groupes génétiques majeurs. Un groupe, présent 
uniquement au Japon depuis au moins 1960, tandis que 
les deux autres, qui ont été identifié à partir des souches 
isolées, était liés à des variants chinois et taïwanais. Ces 
groupes étaient très distincts des souches isolées en Europe 
ou aux Etats-Unis. Cependant, le génotype 4/91 est le seul 
variant universel isolé au Japon (Mase et al, 2008).
A Taiwan, les premiers isolats ont été identifiés Mass 
sérotype au début des années 1960. Récemment, Kuo et 
al., (2010) ont suggéré dans leur étude, que la dominance 
d’un variant local, est le résultat d’une recombinaison 
dans la partie 5’ du gène N entre un IBV local et un IBV 
étranger. L’échec de la vaccination avec la souche Mass 
contre ce variant dominant en Taiwan a conduit le pays à 
la mise au point et la production d’un vaccin à partir de 
cette souche locale indigène (Wang et Hang, 2000). 
Plusieurs publications sur les variants de l’IBV ont été 
publiées en Chine, mais malheureusement, les chercheurs 
ne sont pas toujours d’accord sur la même nomenclature 
pour les variants détectés (Jackwood, 2012). Actuellement, 
neuf groupes génétiques différents ont été reconnu en 
Chine: LX4 (QX), LDT3, LHLJ, BJ, LDL (Q1), N1 / 62, et 
LSC (Han et al., 2011), de plus que les virus de type Mass 
et 793B. A l’issue de cette étude, Deux variants qui restent 
avec un impact clinique et économique très importants 
en Chine, à savoir le variant QX désigné par LX4 et le 
variant Q1 dans le groupe de LDL; ces deux génotypes 
sont importants en raison de leur pouvoir pathogène et leur 
distribution à grande échelle.
En Israël, Mass serotype était le seul type détecté pendant 
de nombreuses années jusqu’à ce que le serotype 793B 
(Israël/793B/variant 1/96) a été identifié en 1996. Deux 
ans plus tard, un nouveau virus Israël/variant 2/98 a été 
caractérisée (Calisson et al., 2001). D’autres variants ont 
été également caractérisé, notamment Israël/IS720/720/99 
et Israël/IS720/885/00, appartenant à la fois au type IS720 
(Meir et al., 2004). En Iran et en Irak, le type Mass et 
793B ont été rapportés (Shapouri et al., 2004). En outre un 
variant Irak/Sul/01/09 appartenant au type israélien IS720 
a été caractérisé (Mahmood et al., 2011). 
Les deux génotypes Mass et 793B ont été les plus 
fréquemment rapportés en Inde depuis 1991 (Elankumaran 
et al., 1999). Au cours des années 2000, des lésions 
nephropathologiques ont été observées chez les oiseaux 
de moins de 2 semaines d’âge, ainsi plusieurs souches 
néphropathologiques ont été identifiés (Bayry et al., 
2005), y compris l’Inde / PDRC / Pune / 9/99. 
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VIRUS DE LA BRONCHITE INFECTIEUSE 
AVIAIRE EN AFRIQUE
En Afrique du sud, l’IBV était pendant plusieurs années 
associé au syndrome de la grosse tête, c’est qu’au début 
des années 1980, que Morley et Thomson, (1984) ont 
pu isoler un virus IBV supposé comme variant. Ensuite, 
Cook et al., (1999), ont identifié et caractérisé un variant 
d’IBV différent de la souche vaccinale Mass par une 
étude de protection croisée. La seule autre étude faite 
sur la détection des variants d’IBV dans l’Afrique sub-
saharienne est le rapport de Ducatez et al. (2009), qui a 
caractérisé un nouveau variant nommé «IBADAN» au 
Nigeria et au Niger, qui était antigéniquement différent 
des autres génotypes connues. 
Cependant, aucune association de ce variant avec 
la pathogénicité n’a été démontrée et il n’y a pas 
d’information sur la capacité des vaccins actuellement 
disponibles pour protéger contre ce variant. Toffan et 
al., (2011) ont identifié pour la première fois en Afrique 
et particulièrement en Zimbabwie, le génotype Qx, en 
utilisant le séquençage de la glycoprotéine S1. 
En Egypte, les variants de l’IBV ont été identifiés depuis 
les années 1950, avec l’isolement et l’identification par 
des tests de sero-neutralisation d’un variant étroitement 
liée au variant D3128 néerlandais (Sheble et al., 1986). 
Par la suite, plusieurs variants liées soit aux types Mass 
(Egypte /Masse/F/03), ou à d’autres variants européennes 
(D274 (Egypte/D274/D/89) ) ou des variants israéliens, 
ont été identifiés par l’analyse génétique de l’IB dans ce 
pays (Abdel Moneim et al., 2006, 2012).
En Tunisie, Bourogaa et al. (2009, 2012) ont utilisé à la fois 
des outils moléculaires, sérologiques et pathogéniques 
pour identifier des isolats de l’IBV, ainsi l’étude de 
pathogénicité des variants tunisiens TN20/00 et TN335/01 
a confirmé la sévérité de leur pouvoir pathogène avec des 
scores cliniques et lésionnels assez élevés. L’évaluation 
de la capacité du vaccin Massachusetts H120 à protéger 
les oiseaux contre ces isolats, a démontré un faible niveau 
de protection, en particulier vis-à-vis de l’isolat TN20/00.
Au Maroc, le premier isolement et identification de l’IBV 
a été rapporté par El-Houadfi et Jones (1985), ainsi cinq 
isolats désigné D, E, F, H et M ont été sérologiquement 
lié au sérotype Mass, alors qu’un nouveau variant 
entérotrope, connu sous le nom IB ‘’G’’ était différent du 
serotype Mass et d’autres sérotypes européens connus à 
cette époque. Les auteurs ont démontré par une infection 
expérimentale; que le vaccin Mass (H120) confère une 
faible protection contre la souche G (EL Houadfi et al., 
1986). Par la suite, le séquençage du gène S1 a montré 
que le variant ‘’G’’ et le variant 4/91 sont étroitement 
liés génétiquement, partageant probablement une origine 
commune (Jones et al., 2004).
En 2004, Alarabi a mené une étude moléculaire pour 
identifier la relation entre les variants d’IBV en circulation 
sur le terrain et les lésions nephropathologiques observées 
dans les élevages de poulets de chair au Maroc entre 1996 et 
2000. Ainsi, trois groupes différents ont été caractérisés par 
RT-PCR couplée avec  le polymorphisme de longueur des 
fragments de restriction (RFLP). Les isolats du groupe I ont 
été identifiés comme Mass, les autres groupes IBV (groupe II 
et groupe III) étaient différents. L’isolat 12/97 représentatif 
du groupe III, a donné des lésions rénales très remarquables 
et un taux très élevé de mortalité, en comparaison avec isolat 
7/97 du groupe II. L’étude de protection croisé a montré que 
l’utilisation des deux vaccins H120 et 4/91, aux 1 et 14ème 
jours d’âge, respectivement, donne une meilleure protection 
contre l’isolat 12/97 en comparaison une seule vaccination 
avec H120 ou 4/91. En outre, le séquençage du site de 
restriction de cet isolat, a montré une très fore homologie 
avec le variant G (Alarabi, 2004).
El Bouqdaoui et al. (2005) ont montré par une étude 
antigénique, moléculaire et pathogénique des isolats 
viraux issus des poulets non vaccinés, l’existence de 5 
génotypes dont trois différents des souches vaccinales 
Ma5 et 4/91.
CONCLUSION
La situation épidémiologique de l’IBV dans chaque pays 
du monde est très complexe, en raison de la diversité 
antigénique associée à l’émergence de nouveaux sérotypes 
et génotypes de ce virus. Les études relatives à cette topique 
ont été analysées et résumées dans le présent travail. 
Ainsi plusieurs variants sont ubiquitaires et présents dans 
presque tout les pays du monde, en revanche plusieurs 
variants indigène à chaque pays ont été rapportés. 
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